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نوعی از مقاومت است که هم با آلودگی با مواد بيولوژيکی قبل از آلودگی با ( IR)مقاومت القايی 

ترين  ترين انواع آن، که بيش يکی از مهم. شود وسيله تيمار با مواد شيميايی فعال می هم بهپاتوژن و 

است که نقش مهمی در ( SAR)مطالعات بر روی آن انجام شده، مقاومت اکتسابی سيستميک 

در گياهان  SARبرخی از مواد شيميايی باعث ايجاد . عهده دارد ها در گياهان به مقاومت به بيماری

عنوان  ثر است که کاربرد خارجی آن بهؤاز جمله مواد شيميايی م( BTH)بنزوتياديازول . وندشمی

باشد که پاسخ آن در سرتاسر گياه انتقال  ها شناخته شده می يک ترکيب جديد برای کنترل بيماری

های منظور بررسی مکانيسم به. دهد های دفاعی در مقابل بيماری را افزايش میيابد و پاسخ می

 BTHهای مربوط به ESTهای توالی های القا شده توسط آن، دادهو ژن BTHفعاليت بيوشيميايی 

برنج بعد از  ESTتوالی  373بندی و هم گذاری حدود  با دسته. اخذ شدند NCBIدر برنج از سايت 

های کارکردی مشخص و با انجام سينگلتون تشکيل شد، سپس گروه 436کانتيگ و  BTH 33تيمار با 

نتايج حاصل از اين تحقيق مشخص کرد که . های مشترک تعيين شدندقايسه بين دو کتابخانه ژنم

 آنزيم کربنيک انهيدراز چنين ، همLHCB ،OEEPهای کيناز،  در برنج پروتئين BTHپس از کاربرد 

بر دستگاه BTH در اين مطالعه برای نخستين بار تاثير . شوندبيان می  Ribulose و نيز آنزيم

دهی دفاعی در برنج را پس از تيمار با  چنين مسيرهای سيگنال توسنتزی گياهان مشاهده شد، همف

BTH های دفاعی گياه در  هايی که ممکن است در تنظيم مکانيسم در اين مطالعه ژن. مشخص کرد

در تواند  اين نوع مطالعات بيوانفورماتيکی می. ها دخالت داشته باشند شناسايی شدند برابر بيماری

 .کننده باشد ها کمکهای متحمل در برابر بيماریهای اصلاحی برای توسعه واريتهطرح

 های کلیدی‬واژه
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 Oryzeaeمتعلق به قبیله   Oryzaاز جنس( .Oryza sativa L)برنج 

 ,Van Nguyen and Ferrero)باشد  می Poaceaeاز خانواده 

باشد و ترين محصولات زراعی جهان می برنج يکی از مهم(. 2004

باشد که میلیارد نفر از جمعیت جهان می 5/2غذای اصلی حدود 

درصد  15مورد نیاز روزانه و پروتئین درصد از انرژی  22حدود 

تولید برنج (. Ghamar et al. 2013)کند از مردم دنیا را تامین می

های زنده و غیر زنده  در مناطق مختلف اغلب تحت تاثیر تنش

گیرد که اين عوامل سبب کاهش عملکرد نهايی اين  قرار می

سی عوامل متعدد باکتريايی، قارچی، ويرو. ندشو محصول مهم می

های زنده کاهش دهنده عملکرد برنج  و نماتدها از جمله تنش

های مهم برنج بیماری سوختگی غلاف  باشند از جمله بیماری می

، بلاست برنج، پوسیدگی ساقه و بلايت (Sheath blight)برنج 

 (.Kumar et al. 2009)باشد باکتريايی می

اظت ايمنی اکتسابی شامل چندين مکانیسم مستقل از جمله حف

های های آنتاگونیست و پاسخها و قارچها، باکتریتقاطعی ويروس

IR)عنوان مقاومت القايی  که به است بعد از آلودگی
شناخته (  

، هم با آلودگی با مواد (مقاومت القائی)اين نوع مقاومت  .شوندمی

وسیله تیمار با مواد  بیولوژيکی قبل از آلودگی با پاتوژن و هم به

در )تواند از حفاظت تقاطعی شود که هر دو میل میشیمیايی فعا

و از آنتاگونیسم در ( زمانی که مقاومت غیره اختصاصی است

زمانی که مکانیسم شامل فرآيند فعال گیاه است شناسايی شود 

(Ryals et al. 1994 .) مقاومت القايی نقش مهمی در حفاظت

 IRاز  اگرچه انواع مختلفی. گیاهان در طبیعت به عهده دارد

ترين  ترين انواع آن که بیش است اما يکی از مهم شناسايی شده

مطالعات بر روی آن انجام شده مقاومت اکتسابی سیستمیک 

(SAR
سالیسیلیک  (.Ross 1961; Ryals et al. 1994) است( 2

باشد  می SAR یعنوان يک سیگنال ضروری در القا به( SA)اسید 

(Gaffney et al. 1993 .)اربرد خارجی چنین ک همSA  و

-benzo (1,2,3) thiadiazole-7های مرتبط به آن مانند  آنالوگ

carbothioic acid S-methyl ester (BTH ) 2,6و-

dichloroisonicotinic acid (INA )یموجب القاSAR   و ايجاد

 (.Metraux et al. 1990)شوند مقاومت در گیاه می

                                                           
1
 Induced Resistance 

2
 Systemic acquired resistance 

BTH)بنزوتیاديازول 
ايجاد مصونیت برای  عنوان يک عامل به( 3

است که گیاهان را  ناخته شدهها ش گیاهان حساس در برابر بیماری

ها حفاظت  رابر بیماریبهای مقاومت، در  وسیله افزايش مکانیسم به

تواند سطح قابل توجهی از  صورت تجاری می به BTH. کندمی

ها در محصولات مختلف مانند توتون،  مقاومت در برابر بیماری

 (. Gorlach et al. 1996)نج، خیار و کاهو ايجاد کند گندم، بر

EST)يابی شده  های بیان شده رمز توالی
های کوتاهی  ، توالی(1

انتخاب شده و  cDNAصورت تصادفی از کتابخانه  باشند که به می

های اطلاعاتی ذخیره  ها در بانک اين توالی. ندشو يابی میتوالی

گیرند  نیا قرار میشده و در دسترس محققین در سراسر د

(Kawaura et al. 2008) .های توالیEST ای از  نمايش لحظه

 يک موجود در مراحل مختلف رشد و نمو و DNAهای  رونوشت

لذا . های غیر زيستی هستنديا شرايط محیطی مختلف مثل تنش

های  های مختلفی که در معرض تنش هايی که از بافت کتابخانه

اند، ابزار مناسبی جهت  گوناگون و مراحل نموی حاصل شده

دست آوردن بخش بیان شده و تنظیم شده حاصل از تنش از  به

عات مستقیمی را از اطلا  cDNAيابی توالی. باشندژنوم گیاهان می

گذارد که  ژنوم در اختیار می کننده کد های بالغ بخش رونوشت

منظور شناسايی ژن و مطالعات عملکردی مورد  تواند به می اًمتعاقب

تجزيه و تحلیل . (Kawaura et al. 2008) استفاده قرار گیرد

EST ها و  های پیشرو و مناسب برای بررسی ژن ها از روش

های  برای شناسايی ژن ESTهای  توالی. باشد پروفايل بیان ژن می

هايی که تحت شرايط بیان شده در بافت خاص و شناسايی ژن

 .Zhou et al)گیرند  شوند مورد استفاده قرار میمختلف بیان می

و  BTHهای فعالیت بیوشیمیايی  مکانیسم منظور بررسی به(. 2003

از  ESTتوالی  372شده توسط آن در برنج، یهای القا ژن

، در برنج تولید BTHبرنج که پس از تیمار با  cDNA کتابخانه

هايی که  اند را مورد بررسی قرار داديم، تا بر اين اساس ژن شده

اسايی شوند را شن در گیاه برنج بیان می BTHپس از اعمال تیمار 

 .نمايیم

ابتدا  BTHهای فعالیت بیوشیمیايی  منظور بررسی مکانیسم به

در برنج  BTHهای مربوط به ESTهای  های اولیه شامل توالی داده

                                                           
3
 Benzothiadiazole 

4
 Expressed sequence tag 
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(Oryza sativa ) از پايگاه داده NCBI
سپس . دريافت شدند 

مربوط به برنج  ESTهای  توالی  بندی و هم گذاری دسته

، Oryza sativa Indica)کتابخانه  صورت جداگانه برای هر دو به
Oryza sativa Japonica )افزار  با استفاده از نرمEGassembler 

onlineصورت  به
های کانتیگ و سینگلتون  توالی. دشنجام ا 3

های کارکردی در ها، جهت تعیین گروهحاصل از هم گذاری توالی

نه با صورت جداگا به  های گیاه آرابیدوپسیسبرابر بانک پروتئین

شدند و  5بلاست CLC Protein Workbench افزار  استفاده از نرم

 Evalueهای مورد نظر با ها و سینگلتون های مشابه با کانتیگ توالی

≤ e-5  های  جهت بررسی نوع عملکرد توالی. دندششناسايی

در پايان . استفاده شد 9آرابیدوپسیسشناسايی شده از بانک گیاه 

تئینی هر توالی بر اساس خروجی مرحله های کارکردی پروگروه

تعیین شد و سپس  موردنظر 7بلاست با مراجعه به آدرس اينترنتی

ها در القاء مقاومت در اثر استفاده از مطالعه نقش احتمالی ژن

BTH در برنج مورد بررسی قرار گرفت. 

 Oryza)برنج اينديکا  ESTتوالی  252گذاری  بندی و هم با دسته

sativa Indica)  بعد از تیمار باBTH 27  سینگلتون  126کانتیگ و

برنج  ESTتوالی  122گذاری  بندی و هم تشکیل شد همچنین دسته

 9نیز  BTHبعد از تیمار با  (Oryza sativa Japonica)ژاپونیکا 

                                                           
1 http://www.ncbi.nlm.nih.gov 
2 assembling 
3 http://egassembler.hgc.jp 
4 
ftp://ftp.arabidopsis.orglhome/tair/sequences/blast_dataset

s/TAIR8_blastsets 
5 BlastX 
6 Tair 
7 http://www.arabidopsis.org/tools/bulk/index.jsp 

بعد از تشکیل (. 1جدول )سینگلتون تشکیل داد  125کانتیگ و 

بندی  و گروهها  ها، شناسايی ژن ها و سینگلتون کانتیگ

بر اساس اجزای سلولی پس از تیمار . دششان انجام  عملکردی

اجزای درون سلولی شامل ترکیبات درون  BTHوسیله  برنج به

سلولی، ترکیبات سیتوپلاسمی، کلروپلاست، پلاستید، غشای 

پلاسمايی و سیتوسول دارای بالاترين درصدها و اجزای ديگر 

ه گلژی کمترين درصدها را شامل میتوکندری، ريبوزوم و دستگا

 (.1 شکل)داشتند 

بر اساس نتايج حاصل از فرايندهای بیولوژيکی پس از تیمار برنج 

فرايندهای سلولی و متابولیکی، پاسخ به  BTHوسیله  به

های زنده و غیره زنده، پاسخ به استرس و متابولیسم  محرک

رون يا چنین انتقال الکت پروتئین دارای بالاترين درصد بودند، هم

مسیر انرژی، رونويسی، فرايندهای بیولوژيکی ناشناخته و 

 (.2 شکل)کمترين درصد را داشتند  RNAيا  DNAمتابولیسم 

بندی بر اساس عملکرد مولکولی فعالیت ترانسفراز،  در گروه

های آنزيمی، ساير اتصالات و  فعالیت آنزيم کیناز، ساير فعالیت

بالاترين درصدها و  اتصالات نوکلئوتیدی و هیدرولاز با

ترين  های ساختاری مولکول، اتصالات اسید نوکلوئیک کم فعالیت

 (3 شکل)درصدها را دارا بودند 

 مشخص Blastx انجام و آمده دست به های توالی ترجمه از پس

 های پروتئین به مربوط های ژن یالقا سبب تر بیشBTH  که شد

Kinase،Light-harvesting chlorophyll a/b-binding  (LHCB )

Carbonic Anhydrase ،Oxygen Evolving Enhancer Protein 

(OEEP)،Ribulose- 1/5- Bisphosphate 

Carboxylase/Oxygenase  شودمی. 

 

 
 برنج مورد استفاده در اين مطالعه EST هایمشخصات کتابخانه -1جدول 

 

 

 

 های مورد استفادهکتابخانه

Library 

 گونه

species 

ESTها 

Number of EST 

 تعداد کانتیگ

Number of Contig 

 تعداد سینگلتون

Number of Singlton 

NCBI Oryza sativa Indica 250 27 129 

NCBI Oryza sativa Japonica 120 6 105 
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 وسیله بنزوتیاديازول بر اساس اجزای سلولی های بیان شده در برنج پس از تیمار بهژن شکل -1 شکل

 

 
 يندهای بیولوژيکیآوسیله بنزوتیاديازول بر اساس فر های بیان شده در برنج پس از تیمار به ژن شکل -2 شکل

 

 
 وسیله بنزوتیاديازول بر اساس عملکردهای مولکولی های بیان شده در برنج پس از تیمار به ژن شکل -3 شکل

 

هايی که پس از تیمار در اين بررسی مشخص شد که اکثر پروتئین

 IIهای مرتبط با فتوسیستم شوند پروتئینتولید می BTHبا گیاهان 

باشند و احتمالاً با افزايش هستند که در فرايند فتوسنتز درگیر می

يابد و عملکرد گیاه بهبود ها فتوسنتز افزايش میتولید اين پروتئین

دست آمده در اين پژوهش با نتايج  چنین نتايج به هم. يابدمی

(1994)Koch et al.  دادند در گیاهان  مطابقت داشت که نشان

ها که دارای واکنش سازگار بین میزبان و  حساس به بیماری

يابد که اين کاهش پاتوژن هستند، توانايی فتوسنتز کاهش می

باشد و از طرفی، کارايی  کلروفیل نمیمیزان دلیل تخريب  به

نتايج چنین  هم. يابد فتوسنتز در اين گیاهان کاهش می IIفتوسیستم 

های  دست آمده در اين پژوهش مبنی بر فعال شدن ژن به

های قبلی مبنی بر رابطه  های مرتبط با فتوسنتز با گزارش پروتئین

/ A متقابل بین مسیرهای دفاعی و مسیر سیگنال دهی فیتوکروم

 (. Schenk et al. 2000)نور قرمز سازگار است 

ع فاکتورهای چنین بیان چندين ژن شامل انوا هم BTHکاربرد 

و  NPR like protein 1 ،NPR1 ،WRKYرونويسی از جمله 
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ها و Heat-shock proteinکننده کیتینازها و  های کد ژن

 NPR1. کند می یهای متصل شونده به کلسیم را القا پروتئین

های پاسخ  کننده رونويسی است که واسطه رونويسی ژن تنظیم

ید شامل تعدادی از دهنده به جاسمونیک اسید و سالیسیلیک اس

دهد که  شواهد نشان می(. Pieters et al. 1998)است  PRهای  ژن

شرکت  SAهای دفاعی  در پاسخ WRKYفاکتورهای رونويسی 

عنوان فعال کننده يا  به NPR1دارند و در پايین دست يا همراه با 

چنین  هم(. Wang et al. 2006)هستند  SAبازدارنده ترجمه 

شامل  WRKYمل فاکتور رونويسی مشخص شده که دو عا

WRKY25  وWRKY33  در روند بیانMAPK4  دخالت دارند

(Andreasson et al. 2005) سه ساعت پس از تیمار برنج با ،

BTH های عامل رونويسی بیان ژنWRKY يابد و بیان افزايش می

طور قابل توجهی مقاومت به قارچ  در برنج به WRKY45بالای 

( Shimono et al. 2007)دهد برنج افرايش میعامل بلاست را در 

در  WRKYکه اين نتايج هم فعال شدن عوامل رونويسی 

 Heat shock.دهندمسیرهای سیگنال دهی دفاعی را نشان می

protein هايی هستند که در  ها که گروه بزرگی از پروتئین

(. Queitsch et al. 2002)شوند  های محیطی فعال می تنش

هستند  PR-3و  PR-4نازها، عضوی از خانواده کیتیچنین  هم

(Neuhaus et al. 1999) ها پروتئین، که مشخص شده است اين

های قارچی از طريق  موجب افزايش مقاومت در برابر پاتوژن

 .Niderman et al)شوند تجزيه پلی ساکاريدهای ديواره سلولی می

1995 .) 

نتزی گیاهان بر دستگاه فتوسBTH تاکنون گزارشی از تاثیر 

ها نیز مشابه با برخی از مشاهده نشده است و اثر آن بر بیان ژن

دهی اين مطالعه مسیرهای سیگنال. باشدهای غیر زيستی می تنش

مشخص کرد، بنابراين با  BTHدفاعی را در برنج پس از تیمار با 

توان برای بهبود ارقام مقاوم برنج در  ها نتايج را می شناخت اين ژن

 .ها استفاده کردبرابر بیماری

منظور درک بهتر مبانی مولکولی پاسخ دفاعی  ای که به در مطالعه

گیاه برنج در برابر بیماری بلاست برنج با عامل قارچی 

Magnaporthe grisea های انجام گرفت از توالیEST  برای

ابتدايی آلودگی برنج استفاده  های درگیر در مراحلشناسايی ژن

کتابخانه ژنی تولید شد و  2از  EST 92622شد و در مجموع 

برنج بعد از آلودگی با  ESTهای گذاری توالیبندی و هم دسته

سینگلتون تشکیل داد و مشخص  2939کانتیگ و  12631بیمارگر 

هايی که مرتبط با عملکرد دفاعی، انتقال سیگنال، شد بیان ژن

چرخه سلولی و تقسیم سلولی بودند افزايش داشته است کنترل 

(Jantasuiyarat et al. 2005.) 

 7719های مسئول تنش شوری در برنج،  منظور شناسايی ژن به

. استخراج شد NCBIتوالی بیان شده در شرايط تنش شوری از 

 972گذاری شد و شامل بندی و هم دانلود شده دسته ESTمنابع 

های جديدی که ممکن است در ن مطالعه ژنکانتیگ بود، در اي

تنظیم مکانیسم تنش شوری دخالت داشته باشند شناسايی شدند 

(Bhati et al. 2016 )کمک  مطالعات مشابهی بهEST ها برای

های دخیل در مقاومت به خشکی برنج انجام گرفته  شناسايی ژن

 (.Gorantla et al. 2007)است 

العات مولکولی و بررسی بیان منظور مط که به ESTهای  مجموعه

شود يک منبع عمومی ژنومیک برای ساير مطالعات ها تهیه می ژن

 .Jantasuiyarat et al)دهد  کاربردی و ژنومیک در اختیار قرار می

2005.) 
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